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简写   英文名称 汉语名称 
AGO Argonaute protein AGO 蛋白家族 
AtSuc2 Arabidopsis thaliana sucrose-H+  拟南芥蔗糖 H+转运启动子 
 symporter promoter  
cDNA Complimentary deoxyribonucleic acid 互补脱氧核糖核酸 
ChIP Chromatin immunoprecitation 染色质免疫沉淀 
Chr Chromosome 染色体 
CMT Chromomethyltransferase 染色体转甲基酶 
DNMT DNA methyltransferase DNA 甲基转移酶 
DR direct repeat 直接重复 
dsRBD dsRNA binding domain dsRNA 结合结构域 
dsRNA Double-stranded RNA 双链 RNA 
Epigenetics Epigenetics 表观遗传学 
EMS Ethane methyl sulfonate 乙烷甲基磺酸 
HAT Histone Acetyltransferase 组蛋白乙酰化转移酶 
hc-siRNA heterochromatin-small interfering RNA 异染色质介导小干扰 RNA 
HDAC Histone deacetylase 组蛋白去乙酰化酶 
HDGS homology dependent gene silence 同源依赖的基因沉默 
HEN Hua enhancer Hua 增强子 
HMT histonemethyl transferase 组蛋白甲基化转移酶 
HST Hasty gene Hasty 基因 
IR invert repeat 反转重复 
JAP Jawohl AtSuc2:PDS-IR plant line Jawohl AtSuc2:PDS 
  反向重复植株系 
LINEs long interspersed nuclear elements 长散布元件 
MBD methyl CpG-binding domain 甲基化 CpG 结合结构域 
MeCP methyl CpG-binding protein 甲基化 CpG 序列结合蛋白 
MET Methyl transferase 甲基化转移酶 
miRNA MicroRNA 非编码微小 RNA 
MS-PCR methylation specific PCR 甲基化特异性 PCR 
p4-siRNA Polymerase IV dependent siRNA 聚合酶 IV 所依赖小干扰RNA 
PDS Phytoene desaturase 八氢蕃茄红素脱氢酶 















PTGS Post-transcriptional Gene Silencing 转录后水平基因沉默 
Q-SL-PCR Quantitative Stem-Loop-PCR 定量茎环 PCR 
RdDM RNA directed DNA methylation RNA 介导的 DNA 甲基化 
RDR RNA dependant RNA polymerase RNA 依赖的 RNA 聚合酶 
RISC RNA-induced silencing complex RNA 诱导的沉默复合体 
RLC RISC loading complex RISC 装载复合体 
RNAi RNA interference RNA 干扰 
SAMe(Adomet) S-adenosine methionine S-腺苷甲硫氨酸 
SDE Silencing defective mutant 沉默缺陷突变体 
SGS suppressor of gene silencing  基因沉默抑制子 
SINEs short interspersed nuclear elements 短散布元件 
SnoRNA Small nucleolar RNA 小核内 RNA 
ssRNA Single-stranded RNA 单链 RNA 
T-DNA Transferred DNA 转移 DNA 
TGS Transcriptional Gene Silencing 转录水平基因沉默 

























本论文在转录后水平 heterochromotic siRNA (hc-siRNA)通路与 RNA 介导的
DNA 甲基化调控路径的指导下展开。为鉴定得到拟南芥新的突变植株，本论文
使用 Suc2 启动子连接一段外源反转重复序列 phytonene desaturase(PDS) 导入突
变植株体内，通过基因沉默通路完成生物效应。Suc2 启动子是一种维管束启动
子，它可在伴胞细胞中持续表达。具体作用机理是 PDS 在 Suc2 启动子作用下表
达形成 PDS siRNA，PDS siRNA 通过降解 PDS mRNA 及 RNA 介导的 DNA 甲基





论文以 PDS 为研究工具对 80 个突变植株进行筛选，鉴定得到 7 株与 Jap-3
植株（对照植株）表型相异的突变植株，它们的表型较 Jap-3 “白化”现象加强，
因此这 7 个突变植株便是本论文的研究重点。 
通过 Northern 印迹和 Quantitative Stem-Loop-PCR(Q-SL-PCR)反应对这 7
个突变植株内源特异 polymerase IV-siRNA(p4-siRNA)的表达量进行测定。
Northern 印迹结果显示：植株体内可以定位到 24nt 大小的 hc-siRNA,证明整个















结果显示：与对照相比较，7 个突变植株的内源 p4-siRNA 表达水平较野生型
Col-0 低；转基因植株 p4-siRNA 含量较 Jap-3 水平相当或略低；植株自身之间
比较，转基因植株内源 p4-siRNA 含量呈现递增趋势。由此可知： PDS 的作用
在于增加突变植株内源 siRNA 含量，为下游 RNA 介导的 DNA 甲基化调控路径
奠定基础。 
植株体内对于突然骤增的 siRNA，实验给出进一步数据证明其下游去向，即：
RNA 介导的 DNA 甲基化。论文测定了 7 个突变植株在三个不同染色体位点
(LTR1、AtSN1、Solo_LTR1)的胞嘧啶甲基化程度，结果表明：与对照相比较， 7
个突变植株较野生型 Col-0，在三个不同染色体位点都处于不同程度“去甲基化”
状态；转基因植株体内，这 7 个转基因植株在 LTR1 位点甲基化水平高于 Jap-3，








2、PDS 对 siRNA 含量起到补偿作用：使突变植株体内 siRNA 含量与 Jap-3
体内的 siRNA 含量维持在同一水平。在转基因植株和 Jap-3 背景相同的状态下，
转基因植株的“白化”程度类似 Jap-3；然而，转基因植株的“白化”程度却强
于 Jap-3，原因在于这一生物事件是由 RNA 介导的 DNA 甲基化下游路径调控所
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